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ABSTRACT 
 
 
 
             Genetic identity testing for humans has been used to examine the variations 
in the polymorphic regions of the human DNA. These methods include the RFLP 
(Restriction fragment length polymorphisms), the STR (short tandem repeats) markers 
that are most commonly used loci for human identification as well as the mtDNA or 
Y chromosome in forensic medicine and paternity tests. Currently, the internal 
transcribed spacer (ITS) region is used for the evolutionary analysis of different 
species of animals, plants, fungi, yeast. However, the ITS region is yet to be used in 
genetic identity testing for humans. In this study, the genetic comparison of different 
human population groups using ITS sequence of mtDNA was performed. Two 
segments of the region of human mtDNA were selected and sequenced in order to 
determine if any sufficient single nucleotide polymorphisms (SNPs) exist and if it is 
suitable for genetic identity testing in human. Specific primers were designed to 
amplify the ITS regions using PCR from sample extracted from the blood samples of 
different nationalities of students from Faculty of Biosciences and Bioengineering, 
UTM (Iran, Nigeria, Kurdistan, Malaysia, Palestine and Luxembourg). The result 
from the bioinformatics analysis showed a significant number of SNPs in the ITS 
region. There are 40 SNPs found in the ITS sequences and 35 SNPs in the 
NADH1sequences of the mtDNA. The phylogenic analysis of the result revealed the 
phylogenetic relationship and a distinct genetic difference between the different 
nationalities that may be used as a marker for human genetic identification in the 
future. 
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ABSTRAK 
 
 
 
           Ujian identiti genetik untuk manusia telah digunakan untuk mengkaji variasi 
dalam kawasan polimorfik DNA manusia. Kaedah-kaedah ini termasuk penanda 
RFLP (Sekatan serpihan panjang polimorfisme), penanda lokus STR (pengulangan 
selaras pendek) yang paling biasa digunakan dalam pengenalpastian lokus manusia 
serta kromosom mtDNA atau Y dalam perubatan forensik dan ujian paterniti. 
Sekarang, rantau salinan peruang dalaman (ITS) digunakan untuk menjalankan 
analisis evolusi bagi pelbagai spesies haiwan, tumbuhan, kulat, yis. Walau 
bagaimanapun, rantau ITS belum lagi digunakan dalam ujian identiti genetik 
manusia. Dalam kajian ini, perbandingan genetik bagi populasi manusia yang 
berbeza dengan menggunakan jujukan ITS mtDNA telah dilakukan. Dua segmen 
rantau mtDNA manusia telah dipilih dan dijujukkan dalam usaha untuk menentukan 
kewujudan polimorfisme nukleotida tunggal (SNP) yang mencukupi dan 
kesesuaiannya untuk ujian identiti genetik dalam manusia. Primers khusus telah 
direka untuk mengamplifikasikan rantau ITS dengan menggunakan PCR untuk 
mengekstrak sampel darah pelajar dari Fakulti Biosains dan Biokejuruteraan, UTM 
yang terdiri daripada kewarganegaraan yang berbeza (Iran, Nigeria, Kurdistan, 
Malaysia, Palestin dan Luxembourg).Hasil daripada analisis bioinformatik 
menunjukkan terdapat jumlah tererti SNPs di rantau ITS. Terdapat 40 SNPs ditemui 
di jujukan ITS dan 35 SNPs dalam jujukan NADH1 mtDNA. Keputusan analisis 
filogenetik memperlihatkan hubungan filogeni dan perbezaan genetik yang ketara 
antara bangsa yang berbeza yang boleh digunakan sebagai penanda bagi pengenalan 
genetik manusia pada masa depan. 
